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组中找到了 165 个可能的 bHLH 基因家族成员。系统发生分析表明，这些 bHLH
基因可以依据支持度划分成多个亚家族。同时，bHLH 转录因子结合 DNA 活性
预测、bHLH 结构域外的保守基序 (motif) 分析、内含子/外显子保守结构分析等
多项信息学分析的结果初步揭示了这个家族的成员在进化和功能上的相关性。
bHLH 家族成员在水稻和拟南芥基因组上的分布和复制 (duplication) 分析也为
染色体区域复制的理论提供了有力证据。此外，对拟南芥和水稻中 bHLH 成员所
做的系统发生分析表明，单、双子叶植物 bHLH 基因含有 66 个以上的共同的祖
先。这一分析也支持了基因家族进化的“发生和消亡”理论。生物信息学分析也
归纳了 bHLH 蛋白与其他蛋白相互作用来调控各种基因转录的可能规律。对拟南
芥和水稻 bHLH 家族基因序列和表达活性分析表明，序列相似的 bHLH 基因在
水稻和拟南芥中可能有相似的功能。 
 
















The basic/helix-loop-helix (bHLH) transcription factors and their homologs form a 
large family in plant and animal genomes and play important roles in the specification 
of tissue type in animals. However, few plant bHLH proteins have been studied 
functionally. Recent whole genome sequences of model plants Arabidopsis thaliana 
and Orysa sativa allow genome-wide analysis and comparison of the bHLH family in 
flowering plants. We have identified 165 bHLH genes in the rice genome, and their 
phylogenetic analysis indicates that they form well-supported clades, which are 
defined as subfamilies. In addition, sequence analysis of potential DNA binding 
activity, the finding of motifs outside the bHLH domain, the conservation of 
intron/exon structural patterns further support the evolutionary and potential 
functional relationships among these proteins. The genome distribution of rice bHLH 
genes strongly supported the hypothesis that genome duplication(s) contributed to the 
expansion of the bHLH gene family. Furthermore, phylogenetic studies of both rice 
and Arabidopsis bHLH genes estimate that 66 bHLH genes were present in the most 
recent common ancestor of monocots and eudicots, represented by rice and 
Arabidopsis, respectively. Also, this analysis also provides strong support for the 
“birth-and-death” theory of gene family evolution. Bioinformatic analysis suggests 
that rice bHLH proteins can potentially participate in a variety of combinatorial 
interactions, endowing them with the capacity to regulate a multitude of 
transcriptional programs. In addition, similar expression patterns support functional 
conservation between some rice bHLH genes and their close Arabidopsis homologs. 
 




































































前，基于神经网络或HMM (Hidden Markov Model，隐马可夫模型) 预测二级结
构的方法已经较为成熟，预测的准确率也相当高。而对蛋白质的空间结构进行预
测，难度就比二级结构预测大得多，需要也更加迫切。在蛋白质结构数据库PDB 



































































































TIGR Arabidopsis thaliana Annotation Database (TIGR拟南芥注释数据库) 和
























































































































数据库及服务器。Pfam 19.0 (2005年12月) 版本包含了8183个蛋白家族连配序列




























义。拟南芥全基因组约为 125 Mbp，其测序工作已于 2000 年完成[32]。而水稻全
基因组约 390 Mbp中 95％以上序列的测序和拼接也由IRGSP (International Rice 
Genome Sequencing Project，国际水稻基因组测序计划) 完成 (http://rgp.dna.affrc. 











1.2 bHLH 基因家族研究现状 
1.2.1 bHLH 结构域的组成 


























已知的动物bHLH蛋白可以根据其结合DNA的活性划分成 6 类[45-47]：1) A类
蛋白能结合序列为 5’-CAGCTG-3’ (E-盒序列) 的DNA序列，包括的蛋白有Lyl、
Twist、Hen、Atonal、Delilah、dHand、AC-S、MyoD、E12 和Da[46]。2) B类成员
如 Myc 、 Max 、 USF 、 SREBP 、 MITF 等可以结合 G- 盒序列，也就是
5’-CACGTG-3’[48-50]。3) C类成员除了bHLH结构域之外，还含有另一个蛋白相互





含有脯氨酸和甘氨酸，并且可以结合 5’-CACGNG-3’[53, 54]。6) F类成员由含有
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